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２０１１年度 若手研究グラント受賞（新規追加事例）!
受賞者氏名!
清水!健太郎!
チューリッヒ大学理学部・進化環境研究所 
共同研究者!
"#"#!$%&（$'('&）!
)*+!*&,-.'（/0）!
1-23456!7-5,8&,!'&'.9:8:!4;!<%(.8='2-!,-&47-!;%&=284&!8&!5-=-&2.9!>9?58<8@-<!:(-=8-:!
【!研究概要!】!
 ダーウィン以来、種分化は生物学の中心的な謎であるが、大部分の種分化は地質時代に起こっ
たため、当時の生息環境やプロセスを知ることは難しい。しかし、!$ 世紀に現れた新種も世界
で数例知られている。スイスのウルナーボーデン村（図左上）では、!$ 世紀初頭に農民が農地
を開拓したことで、水中に生育する種と草地に生育する種が交配し、中間的・変動環境に生息す
る倍数体種%&'(&)*+,#*+-.,/&が現れた(0&+(&123&#,/#&45#!$67など)（図左下）。こうしたゲ
ノム重複と種間交雑による種分化を、異質倍数体種分化という。ネットワーク科学の観点から見
ると、異質倍数体化はネットワークの融合(+,/82'1#),'9,:とみなすことができる。２つの遺伝
子ネットワークが融合することで、必要な機能を維持しつつ新たな環境応答をどのように得るの
だろうか？ 
 これまで、手法的な制約から、異質倍数体のネットワーク融合の研究は非常に難しかった。こ
れは、重複遺伝子の配列が非常に似ているために、;%< やマイクロアレイなどの手法では区別
が困難だったことによる。我々は、情報科学と生物学の共同研究により、次世代シークエンサー
を利用して重複遺伝子を区別するアルゴリズム =2),2<2> を開発した。そして、研究室で人工
的に作成したシロイヌナズナ属の異質倍数体?'&@*(2A-*-# 1&)BC&/*B&を利用して、このアルゴ
リズムが高い精度で機能していることを実験的に確認した("#$%$!&'!$()!*+,-.。図右のように、次
世代シークエンサーのリードをそれぞれの両親由来にソートできた。さらに、23,'(*-A,'-*2+を
とりいれた新たな統計手法を開発することで、ゲノム全体のうちの 6Dについては、低温ストレ
スに対して重複遺伝子の発現比が有意に変わることを見いだした。このことは、融合前のネット
ワークの大部分は融合後も維持される一方、環境応答に重要な遺伝子は両親の違いが融合後も保
たれ、より広い環境耐性に寄与している、という仮説を支持する。現在、/0%&0102を用いて様々
な時代に起きた倍数体種分化を解析し、合成生物学的に種分化プロセスの一部を再現する実験を
目指している。#
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１．=FG;に応募した理由#
 もともと分子生物学を越えた分野間共同研究を指向してきました。共同研究者の瀬々君とは高
校時代から友人で、大学では彼は情報学、私は生物学という別の方向に進みましたが、6$ 年以
上たってみると、どちらも情報学と生物学の接点に近付いてきていました。これは共同研究で新
しいことをできるのではないかと話し始め、非モデル生物の分子遺伝学技術を開発してきた
?+9,4&#=&Hさんとともに研究計画を練りました。#
!
２．)A"Bのメリット!
 受賞後、;I の 7 人とも所属が変わって、全員テニュアポジションになりました。ちょうどキ
ャリアの転換期であったこともありますが、=FG;のグラントの役割も大きく、たいへん感謝し
ています。=FG;のグラントで購入した機器は、研究機関ではなく研究者個人に属することが明
記されているため、新しい研究機関に移る際に大きな強みになります。#
 また、=FG;プログラムは、海外に住む日本人 ;Iと、日本の研究者とのネットワークの形成
にも大きな役割を果たしていると思います。私自身、大学院までは日本で過ごしたのちに、ポス
ドク以降アメリカとスイスで研究をしてきましたが、=FG;プログラムのおかげで、日本の大学
や学会に訪れて議論する機会が増えました。微力ながら、日本人の学生やポスドクの人たちに、
世界の舞台で研究する楽しみを伝えられたらと考えています。!$6!年6!月の分子生物学会では、
=FG; グラントについて紹介するランチョンセミナーで講演する機会を頂き大変嬉しく思って
います。#
!
３．助成期間を振返って!
 女性;Iの産休や全員のラボ引っ越しなどがあり、未だ !年が過ぎたばかりの道のり半ばです。
重複ゲノムを次世代シークエンサーで解析する手法を確立できたので、いよいよどのように新種
が新たな環境応答能を得るのかに迫ろうとしています。#
!
４．具体的な成果（学会などでの発表例、学術雑誌などへの掲載例）!
主な論文はこれから出版予定ですが、以下がその一部です。学会発表は Jつほどです。#
65#?1&)&K#G5K#GC*)*L.MI+&/-.9*K#<5K#GC*)*L.K#N5N5OK#G,-,K#PO5# QO# B2'',-A2+(*+9#&./C2'-:#
R,+2),M8*(,# >.&+/*S*B&/*2+# 2S# C2),2429# ,TA',--*2+# '&/*2# ',3,&4,(# +2+M-/2BC&-/*B# 9,+,#
',9.4&/*2+#*+#-H+/C,/*B#&442A24HA42*(#?'&@*(2A-*-5#U.B4,*B#?B*(#<,-,&'BCK#Q!$6VK#*+#A',--:5#
!5#0&+(&123&K#W5K#N23&'*1K#?5K#X2L2)23&MY*C23&K#P5K#GC*)*L.MI+&/-.9*K#<5K#GC*)*L.K#N5N5K#
0.)),+C2SSK#N5K#0&'C24(K#N5K#YH-&1K#05?5#WC,#)2',#/C,#),''*,'Z#',B,+/#CH@'*(*L&/*2+#&+(#
A24HA42*(H#*+#%&'(&)*+,5#;4&+/#%,44K#!JK#7![$M\J#Q!$67:5# #
75#]&)&(&K#05K#GC*)*L.MI+&/-.9*K#<5K#GC*)*L.K#N5N5K#G,-,K#P5#^.&+/*S*,(#,TA',--*2+#4,3,4-#
2S#9,+,-#*+#&442A24HA42*(#-A,B*,-5#I;GP#GIR#/,BC+*B&4#',A2'/-K#!$6!M_I`M![Q6:K#6M!5#
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５．今後の)A"Bへの応募者に向けたメッセージ!
 学際的・国際的な基礎研究をおこなうにあたって、=FG;は世界に類を見ないすばらしいグラ
ントです。最近、日本の若い研究者が国内指向になっているように感じますが、ぜひ =FG; を
活用して世界の舞台で活躍してほしいと思います。#
!
